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寄生蜂转录组学研究进展
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摘要　寄生蜂与其寄主昆虫之间存在着复杂的制约关系，在农林害虫生物防治中极为重要，是极具开发前景的一类

昆虫。转录组可以反映特定状态下基因的表达模式。转录组测序给寄生蜂等非模式生物的研究带来了机遇。本文

在检索寄生蜂转录组序列文献报道的基础上，针对寄生蜂转录组的测序现状和初步应用进行了分析和总结，涉及寄

生蜂化学感受基因的鉴定，寄生蜂对寄主的调控机理，寄生蜂携带病毒的研究，寄生蜂滞育的研究与神经肽的研究。

同时，提出了加强寄生蜂转录组研究的两个展望：一是加强寄生蜂多组学结合研究；二是探索第３代测序技术在寄

生蜂中的应用研究。
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　　在所有昆虫种类中，寄生性昆虫约占２０％左

右，已知的寄生蜂种类超１０万种
［１］。寄生蜂分为外

寄生和内寄生两类，外寄生是指寄生蜂把卵产在寄

主体表，幼虫孵化后从体表摄取寄主营养；内寄生是

把卵产在寄主体内，幼虫孵化后取食寄主体内的组

织。有些寄生蜂可以导致寄主种群大量个体死亡，

因此应用寄生蜂来防治害虫在实际生产中得到了广

泛应用［２］。寄生蜂的应用价值使得人们不满足于对

其生物学特性的研究，而是研究越来越深入，逐渐转

向分子机理的研究。尽管新一代测序技术（ｎｅｘｔ

ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ＮＧＳ）具有快速、高效、经济

等优点，但由于重视程度不够，经费资助力度不足或

其他原因，对于大多数生物而言，全基因组测序仍较

为困难［３］。为此，针对这些生物，研究人员提出了简

化基因组的测序策略。例如转录组测序成为研究基

因表达的主要手段［４］。转录组一般情况下指的是一

定的生理状态下，细胞中ｍＲＮＡ，ｒＲＮＡ，ｔＲＮＡ以

及包括不编码蛋白质的ｎｏｎｃｏｄｉｎｇＲＮＡ在内的全

部转录产物的集合，能够反映生命体在不同生长发

育阶段、不同器官组织、不同生理生化状态与不同生
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存环境下基因的表达模式［５］。转录组是连接基因组

遗传信息与生物功能的蛋白质组的必然纽带，转录

水平的调控是目前研究最多的，也是生物体最重要

的调控方式。对昆虫进行转录组学研究，为研究人

员对害虫防治、药物开发、疾病防治、昆虫谱系地理

学、生物进化等方面进行进一步研究提供了机会［６］。

如灰飞虱犔犪狅犱犲犾狆犺犪狓狊狋狉犻犪狋犲犾犾狌狊转录组信息揭示

了其传毒机制［７］，烟粉虱犅犲犿犻狊犻犪狋犪犫犪犮犻转录组图

谱为其抗药性研究提供了依据［８］。近些年来，生物

防治领域越来越多地应用转录组测序去揭示寄生蜂

与寄主间的互作机制。如，对于模式物种黑腹果蝇

犇狉狅狊狅狆犺犻犾犪犿犲犾犪狀狅犵犪狊狋犲狉，鳞翅目害虫小菜蛾犘犾狌

狋犲犾犾犪狓狔犾狅狊狋犲犾犾犪、二化螟犆犺犻犾狅狊狌狆狆狉犲狊狊犪犾犻狊，鞘翅目

害虫黄粉虫犜犲狀犲犫狉犻狅犿狅犾犻狋狅狉，半翅目害虫烟粉虱

犅犲犿犻狊犻犪狋犪犫犪犮犻等害虫，其寄生蜂调控机制的研究越

来越广泛、深入［９］。

早期完成的寄生蜂基因组测序种类少，对寄生

蜂基因家族的研究主要依赖于转录组数据，以此来

完成对某个基因家族或者某一类基因家族的研究，

如化学感受蛋白（ｃｈｅｍｏｓｅｎｓｏｒｙｐｒｏｔｅｉｎ，ＣＳＰｓ），气

味结合蛋白（ｏｄｏｒａｎｔｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ，ＯＢＰｓ），气味

受体（ｏｌｆａｃｔｏｒｙｒｅｃｅｐｔｏｒ，ＯＲｓ）等单个基因家族等。

目前国内外研究较多的是寄生蜂与其寄主的关

系。寄生蜂能够在寄主体内存活，必须克服寄主本

身的免疫。基于组学的寄生蜂与寄主免疫的互作分

析，是当前昆虫免疫学研究的一个热点［３］。已有研

究人员利用转录组学技术，从基因的整体表达水平

上，阐述寄主感染寄生蜂后所引起的自身免疫系统

激活特征。反颚茧蜂犃狊狅犫犪狉犪狋犪犫犻犱犪寄生黑腹果蝇

后［１０］，半闭弯尾姬蜂犇犻犪犱犲犵犿犪狊犲犿犻犮犾犪狌狊狌犿 寄生

小菜蛾后［１１］，蝶蛹金小蜂犘狋犲狉狅犿犪犾狌狊狆狌狆犪狉狌犿 寄

生菜粉蝶犘犻犲狉犻狊狉犪狆犪犲后
［１２］，寄主免疫基因会出现

差异表达。也有通过采用小范围定向筛选基因的方

法，鉴定果蝇参与应对匙胸瘿蜂犔犲狆狋狅狆犻犾犻狀犪犫狅狌

犾犪狉犱犻免疫反应的基因
［１３］。

农业害虫对农作物造成了巨大的损失，寄生蜂

在害虫生物防治中发挥了重要作用，其中茧蜂科

Ｂｒａｃｏｎｉｄａｅ和小蜂总科Ｃｈａｌｃｉｄｏｉｄｅａ是最主要的２

个寄生农业害虫的科，目前对寄生蜂的研究也主要

集中在这２个科。寄生蜂与寄主昆虫的相互作用主

要体现在以下几方面：首先，寄生蜂搜寻、定位寄主

昆虫的过程中，其化学感受基因起着重要作用。其

次，在发现寄主后，寄生蜂将卵产于寄主体内，子

代首先需要通过多种寄生因子克服寄主的免疫系

统，并与寄主的免疫相关基因发生相互作用。第

三，寄生蜂成功寄生于寄主体内后，对寄主生长发

育产生的影响。另外，对寄生蜂滞育的研究，有利

于扩繁寄生蜂，并延长产品的货架期，更有利于寄

生蜂的应用。本文主要对寄生蜂转录组的测序概

况及在寄生蜂不同方面的研究应用进行总结和概

括，以期为寄生蜂转录组的进一步研究和应用提供

新思路。

１　寄生蜂化学感受基因鉴定

在复杂的环境中，昆虫需利用不同的感受模式

（嗅觉、视觉、触觉和听觉）来精准定位寄主及配偶，

在昆虫的搜寻行为中，敏锐的化学感受系统是极其

重要的工具。这个化学感受系统主要涉及气味结合

蛋白（ＯＢＰｓ）、嗅觉受体（ＯＲｓ）、气味降解酶（ＯＤＥｓ）

等化学感受蛋白［１４］。研究发现，害虫为害植物能够

刺激植物分泌挥发性信息物质，而这些物质又可以

吸引寄生蜂等天敌来对付害虫，进而发挥自然天敌

的生防控害功能［１５１６］。寄生蜂体内的嗅觉相关蛋白

在感知植物信号，发现、寄生和取食靶标害虫这一系

列活动中，都发挥其特有的功能［１７］。寄生蜂和寄主

的关系与寄生蜂的实际应用密切相关，而化学感受

基因是联系两者的关键，鉴定寄生蜂的化学感受基

因是研究其功能的第一步，因此，对化学感受基因的

鉴定十分必要。

化学感受基因仅在很少的寄生蜂物种中得到鉴

定，包括菜蛾盘绒茧蜂犆狅狋犲狊犻犪狏犲狊狋犪犾犻狊、中红侧沟茧

蜂犕犻犮狉狅狆犾犻狋犻狊犿犲犱犻犪狋狅狉、腰带长体茧蜂犕犪犮狉狅犮犲狀

狋狉狌狊犮犻狀犵狌犾狌犿、班氏跳小蜂 犃犲狀犪狊犻狌狊犫犪犿犫犪狑犪

犾犲犻
［１８１９］，这使得对其功能的研究受到一定的限制。

廖成武根据已有的转录组数据鉴定出斑痣悬茧蜂

犕犲狋犲狅狉狌狊狆狌犾犮犺狉犻犮狅狉狀犻狊多种化学感受基因，利用转录

组测序方法鉴定出斑痣悬茧蜂触角和产卵器中的

ＯＢＰｓ基因、ＣＳＰｓ基因、ＳＮＭＰｓ基因、ＩＲｓ基因、ＯＲｓ

基因等５种嗅觉相关基因，在触角转录组鉴定出ＣＸ

Ｅｓ基因和ＧＳＴｓ基因
［２０］。Ｋａｎｇ等通过转录组测序

技术构建了烟蚜茧蜂犃狆犺犻犱犻狌狊犵犻犳狌犲狀狊犻狊Ａｓｈｍａｅｄ触

角转录组，并结合生物信息学分析鉴定出６２个ＯＲｓ

基因、１５个 ＧＲｓ基因和２３个ＩＲｓ基因
［２１］。ＯＲｓ

在气味和信息素的感受中具有重要作用［１４］。研究

·２１·
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人员在斑痣悬茧蜂触角转录组中鉴定出９９个ＯＲｓ

基因［２０］，丽蝇蛹集金小蜂 犖犪狊狅狀犻犪狏犻狋狉犻狆犲狀狀犻狊

（Ｗａｌｋｅｒ）触角转录组中鉴定出３０１个ＯＲｓ基因，腰

带长体茧蜂中鉴定出１０９个ＯＲｓ基因
［２２２３］，松褐天

牛肿腿蜂犛犮犾犲狉狅犱犲狉犿狌狊犪犾狋犲狉狀犪狋狌狊犻Ｙａｎｇ中鉴定出

８个ＯＲｓ基因
［２４］。

这些研究内容为揭示寄生蜂的化学感受机制和

进一步研究化学感受基因的功能提供了重要基础，

从而为丰富和完善寄生蜂的行为化学生态学理论和

假说提供了重要支撑，也为更好地利用寄生蜂开展

害虫生防实践提供了依据。

２　寄生蜂对寄主昆虫免疫系统的调控

昆虫应对不同的外源物入侵，产生的防御策略

也不同，寄生蜂为在寄主体内创造出更有利于其生

存的环境，产生了一套应对寄主免疫抑制反应的策

略。能否破坏寄主的细胞免疫和体液免疫，是影响

寄生蜂生存的第一步。

寄生蜂能够在寄主体内成功寄生的关键是寄生

蜂体内携带的某些因子所起的作用，这些因子主要

有在主动防御中发挥作用的毒液［２４］、多分ＤＮＡ病

毒（ｐｏｌｙｄｎａｖｉｒｕｓ，ＰＤＶ）、畸形细胞（ｔｅｒａｔｏｃｙｔｅ）
［２５］

和在被动防御中发挥作用的卵巢蛋白［２６］、幼蜂胚胎

分泌物等。这些寄生因子能够改变寄主的血细胞数

量及比例，抑制血细胞的延展和黏附能力，导致寄主

的包囊能力被削弱，使寄生蜂能够逃避攻击，同时，

寄生蜂还可以诱导寄主细胞的裂解与凋亡。目前对

于寄生因子的研究主要集中在毒液和ＰＤＶ。

寄生蜂由于虫体体积的限制，只能携带少量的

毒液蛋白，采用传统生化方法很难对寄生蜂毒液蛋

白进行分离与鉴定，因此研究也受到了限制。分子

生物学技术和高通量测序技术的广泛应用，促进了

毒液蛋白的研究，例如通过蝶蛹金小蜂毒腺ｃＤＮＡ

文库，克隆了活性蛋白和酶基因ｃＤＮＡ序列，这些活

性蛋白包括酸性磷酸酶、碱性磷酸酶、钙调蛋白等，

开展了相关的转录模式检测、重组蛋白表达、抗体制

备、免疫组织定位等研究，揭示了这些酶或蛋白在寄

生蜂寄生过程中发挥的作用［２７３０］，发现了一些受毒

液调控寄主免疫的靶标（如细胞骨架、细胞周期

等）［１０］，毒液通过抑制这些靶标基因的转录丰度来

影响寄主的免疫功能［３１３２］。

２０１７年国际病毒分类委员会（Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ

ＣｏｍｍｉｔｔｅｅｏｎＴａｘｏｎｏｍｙｏｆＶｉｒｕｓｅｓ，ＩＣＴＶ）发布第

十次报告，并结合其网站（ｈｔｔｐｓ：∥ｔａｌｋ．ｉｃｔｖｏｎｌｉｎｅ．

ｏｒｇ／）公布的数据，统计出目前已知的病毒／类病毒

至少包含９目１３１科５２６８种，其中感染无脊椎动物

如昆虫的至少有２４科
［３３３５］。在２２０种无脊椎动物

样品中应用转录组测序发现１４４５种新的ＲＮＡ病

毒［３６］。Ｒｅｉｎｅｋｅ等应用ｃＤＮＡＡＦＬＰ技术（ｃＤＮＡ

ａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍａｎａｌｙｓｉｓ）

对仓蛾姬蜂犞犲狀狋狌狉犻犪犮犪狀犲狊犮犲狀狊２个品系的差异表

达基因进行对比分析，结果发现存在与小 ＲＮＡ病

毒类似的ｃＤＮＡ片段，且在不同品系中基因的表达

量有显著差异，将其命名为仓蛾姬蜂小ＲＮＡ病毒

（犞犲狀狋狌狉犻犪犮犪狀犲狊犮犲狀狊ｓｍａｌｌＲＮＡｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｖｉｒｕｓ，

ＶｃＳＲＶ）
［３７］。

与在仓蛾姬蜂中发现ＶｃＳＲＶ的方式类似，应

用ＥＳＴ测序技术，对丽蝇蛹集金小蜂的ｃＤＮＡ文库

进行测序，发现了与小 ＲＮＡ 病毒类似的序列，

ＮｖｉｔＶ１，ＮｖｉｔＶ２和ＮｖｉｔＶ３，且其基因组均为带

多聚腺苷酸（ＰｏｌｙＡ）尾的正义单链ＲＮＡ
［３８］。研究

发现ＶｃＳＲＶ和ＮｖｉｔＶ１与寄生蜂之间为非致病性

共生。在瓢虫茧蜂犇犻狀狅犮犪犿狆狌狊犮狅犮犮犻狀犲犾犾犪犲及其寄

生寄主大斑长足瓢虫犆狅犾犲狅犿犲犵犻犾犾犪犿犪犮狌犾犪狋犪转录

组中发现一种传染性软腐病病毒 瓢虫茧蜂麻痹病

毒 犇犻狀狅犮犪犿狆狌狊 犮狅犮犮犻狀犲犾犾犪犲 狆犪狉犪犾狔狊犻狊 狏犻狉狌狊

（ＤｃＰＶ），参与瓢虫茧蜂对寄主的行为调控
［３９］。

对棉铃虫齿唇姬蜂病毒犆犪犿狆狅犾犲狋犻狊犮犺犾狅狉犻犱犲犪犲

ｉｃｈｎｏｖｉｒｕｓ（ＣｃＩＶ）
［４０４２］、双斑侧沟茧蜂病毒犕犻犮狉狅狆犾犻

狋犻狊犫犻犮狅犾狅狉犪狋狌狊ｂｒａｃｏｖｉｒｕｓ（ＭｂＢＶ）
［４３］和菜蛾盘绒茧蜂

病毒犆狅狋犲狊犻犪狏犲狊狋犪犾犻狊ｂｒａｃｏｖｉｒｕｓ（ＣｖＢＶ）
［４４４８］这３种寄

生蜂病毒在寄主体内时空转录的模式、基因种类

（ａｎｋｙｒｉｎ、ＰＴＰ、ＥＰ１ｌｉｋｅ、ｃｙｓｔｅｉｎｅｍｏｔｉｆ和ｃｙｓｔｅ

ｉｎｅｒｉｃｈｔｒｙｐｓｉｎｉｎｈｉｂｉｔｏｒｌｉｋｅ等）进行了分析，并对

部分转录基因进行了克隆和免疫定位分析。依据序

列同源性和它们在寄主血细胞中的快速、高丰度转

录特点，推测了这些基因在寄生早期对寄主的细胞

免疫抑制作用。通过测定寄生后寄主脂肪体的转录

组鉴定了二化螟绒茧蜂病毒犆狅狋犲狊犻犪犮犺犻犾狅狀犻狊ｂｒａｃｏ

ｖｉｒｕｓ（ＣｃｈＢＶ）
［４９５０］、ＭｂＢＶ

［５１］中的部分编码基因家

族和序列。

３　寄主昆虫对寄生蜂的免疫反应

对寄主昆虫而言，其体液免疫中存在３种常见
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的重要免疫因子，包括抗菌肽（ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｐｅｐ

ｔｉｄｅｓ，ＡＭＰｓ）、溶菌酶（ｌｙｓｏｚｙｍｅ）以及酚氧化酶

（ｐｈｅｎｏｌｏｘｉｄａｓｅ，ＰＯ），可以保护寄主免受外源物入

侵。当寄生蜂寄生时，寄主体内会快速生成抗菌肽

和溶菌酶。当蒙氏桨角蚜小蜂犈狉犲狋犿狅犮犲狉狌狊犿狌狀犱狌狊

Ｍｅｒｃｅｔ幼虫进入寄主烟粉虱体内后，烟粉虱通过提

高犓狀狅狋狋犻狀基因转录水平，来抵御蒙氏桨角蚜小蜂

的寄生［５２］。果蝇犇狉狅狊狅狆犺犻犾犪被寄生蜂寄生后，参与

ＪＡＫ／ＳＴＡＴ通路与Ｔｏｌｌ通路的犱狅犿犲，犺狅狆，狀犲犮，

犜犐等基因出现差异性表达
［１０］。寄生蜂通过抑制血

淋巴黑化反应来破坏寄主的体液免疫，可调节与该

反应相关基因的转录水平。在黑化级联反应中，酚

氧化酶是反应的最终产物，可将多巴、酪氨酸、多巴

胺等物质氧化成黑色素，并杀死寄生蜂卵。寄生蜂

寄生果蝇和云杉色卷蛾犆犺狅狉犻狊狋狅狀犲狌狉犪犳狌犿犻犳犲狉犪狀犪

后，寄主体内酚氧化酶基因出现差异性表达［１０，５３］。

Ｍａｈａｄａｖ等通过对被蒙氏桨角蚜小蜂寄生的烟粉虱

进行转录组测序，发现烟粉虱丝氨酸蛋白酶抑制剂

基因（ｓｅｒｐｉｎ）表达受到抑制，导致黑化反应发生

减少［５２］。

昆虫自身的免疫系统依赖于模式识别受体，如

肽聚糖识别蛋白（ＰＧＲＰｓ）、β１，３葡聚糖识别蛋白

（ＧＲＰｓ）、Ｃ型凝集素（ＣＴＬｓ）和清道夫受体（ＳＲｓ）。

它们能作为调理素，增强吞噬细胞的吞噬功能，激发

信号传导［５４５６］。朱宇研究发现，菜粉蝶被蝶蛹金小

蜂寄生后，肽聚糖识别蛋白、β１，３葡聚糖识别蛋白、

Ｃ型凝集素和清道夫受体Ｃｌｉｋｅ在转录水平下调表

达，清道夫受体ＣｌａｓｓＢ在转录水平上调表达，表明

这些识别受体在转录水平上受到调控［５７］。果蝇被

反颚茧蜂寄生以后，体内的犘犌犚犘犛犅１与犘犌犚犘

犔犅显著上调表达
［１０］。匙胸瘿蜂寄生果蝇以后，果

蝇体内的犘犌犚犘犛犇与犘犌犚犘犛犃也上调表达。黄

粉虫被寄生蜂寄生后，犌犚犘、犘犌犚犘和３个Ｃ型凝

集素基因均上调表达［５８］。蝶蛹金小蜂能够调控菜

粉蝶血细胞和脂肪体基因的表达，其中一些下调基

因与免疫相关［１２］。

４　寄生蜂对寄主生长发育的调控作用

常见的寄生蜂调控寄主的途径包括发育历期、

激素水平、蛋白质分泌以及神经信号传递等生理过

程［５９］。抑制寄主发育或促进寄主早熟变态是主要

的调控方式。但任何一种方式的最终目的都是使寄

生蜂和寄主保持同步发育［６０］。有研究表明，寄生蜂

能够调节改造被寄生的蚜虫的生理、代谢、生物合

成、免疫功能，使得蚜虫体内环境适合于寄生蜂的生

长发育［６１］。

Ｚｈａｎｇ等研究发现，被寄生蜂寄生的棉蚜

犃狆犺犻狊犵狅狊狊狔狆犻犻Ｇｌｏｖｅｒ与未被寄生的棉蚜相比，几

乎所有与甘油酸三酯合成相关的基因都发生了上调

表达，多数达到显著上调水平，进一步证明了寄生

蜂可调节寄主脂质合成这一结论［６２］。高雪珂对被棉

蚜茧蜂寄生的棉蚜进行转录组测序，重点分析了甘

油磷脂、鞘磷脂及甘油脂质代谢途径和脂肪酸合成

途径。研究结果表明，在被寄生的棉蚜体内，这些途

径中关键基因显著上调表达，犌狆犪犿增加７．８倍，溶

血磷脂合成基因（犃犵狆犪狋３、犆犱狊１、犔狆犵犪狋１、犘犵狊１和

犘犾犪２犵２犲）表达量显著上升
［９］。溶血磷脂具有神经毒

性作用，低剂量时可使细胞溶解。棉蚜茧蜂通过调

节棉蚜生理环境，促进寄生蜂利用寄主营养物

质［６３６６］。有研究报道，在被寄生蜂寄生的蚜虫体内，

糖酵解途径中所有脂代谢相关基因均显著上调表

达［６２］。此外，寄生作用还能促进寄主糖酵解和三羧

酸循环［６７６８］。结合转录组信息，发现棉蚜被棉蚜茧

蜂寄生后，脂肪酸合成通路相关基因被激活［９］。

芳基贮存蛋白（ａｒｙｌｐｈｏｒｉｎ）是昆虫变态过程中

的贮存蛋白，主要在末龄幼虫期大量合成。研究表

明，烟芽夜蛾犎犲犾犻狅狋犺犻狊狏犻狉犲狊犮犲狀狊幼虫被藏红足侧沟

茧蜂犕犻犮狉狅狆犾犻狋犻狊犮狉狅犮犲犻狆犲狊寄生后芳基贮存蛋白转

录水平显著降低，发育延缓［６９］。

５　寄生蜂滞育的研究

昆虫在滞育期间特异性表达，而在非滞育阶段

不表达或表达极微量的一类蛋白质，如贮藏蛋白、抗

冻蛋白、热休克蛋白、分子伴侣及酶等，被称为滞育

关联蛋白［７０］，它们在滞育昆虫的能量代谢、表皮黑

化、脂肪积累、免疫调节等生命活动中发挥重要作

用。在对滞育关联蛋白进行研究的同时，也逐渐开

始应用转录组测序技术探索编码蛋白的基因以及小

型寄生蜂的滞育遗传机制。在生物防治领域中，天

敌昆虫的滞育是大规模人工扩繁天敌昆虫一个重要

的实践问题。一方面，天敌昆虫存活期较短，扩繁周

期较长，导致天敌在害虫发生前就已死亡，或害虫发

生时没有天敌可用；另一方面，人工扩繁的天敌昆虫

在低温下储存的有效储存时间较短，而将人工扩繁
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的天敌昆虫以滞育状态进行储存，在田间释放前再

解除滞育，不影响其生命力且存活率高。因此，通过

对天敌昆虫的滞育研究，可达到调控天敌昆虫生长

发育、延长储存期、提高抗逆性等目的［７１］。目前对

于天敌昆虫的滞育诱导主要是通过温度和光照条件

的共同作用，诱导虫体进入滞育，但这样的方法耗时

长，效率低，不利于大规模扩繁天敌昆虫。通过转录

组测序，从滞育的分子机理入手，通过分析滞育相关

的基因，可以为滞育诱导提供一种新的思路，从而更

好地应用天敌控制害虫。

２０１４年Ｃｈｅｎ等对编码麦蛾柔茧蜂犎犪犫狉狅犫狉犪

犮狅狀犺犲犫犲狋狅狉Ｓａｙ热休克蛋白 Ｈｓｐ７０的３个基因

（犎犺犎狊狆７０Ⅰ、犎犺犎狊狆７０Ⅱ 及 犎犺犎狊狆７０Ⅲ）进行

了测序并对它们的表达特征进行研究，结果发现当

饲养条件改变时３个基因的表达量的变化不完全相

同。通过ＲＮＡ干扰技术干扰丽蝇蛹集金小蜂的生

物钟基因狆犲狉犻狅犱，发现短光照不能诱导小蜂滞育，

但低温仍然可以诱导小蜂进入滞育状态，由此可以

推测生物钟基因狆犲狉犻狅犱不直接决定丽蝇蛹集金小

蜂滞育，而是影响其对光周期的感应［７２］。２０１７年，

安涛等对烟蚜茧蜂正常发育、滞育、滞育解除组样本

进行Ｄｅｎｏｖｏ双端测序，根据测序结果，共获取

４０４７７个ｕｎｉｇｅｎｅ，非滞育组与滞育组差异表达基

因４５８个，滞育组与滞育解除组差异表达基因２９８

个，进一步筛选出滞育组与非滞育组及滞育解除组

差异显著、但非滞育组与滞育解除组无显著差异的滞

育关联基因５９个，对这５９个滞育关联基因进行ＧＯ

富集分析与ＫＥＧＧ通路表达分析，根据功能注释发

现这些滞育关联基因与烟蚜茧蜂自身防御、耐寒性、

脂类代谢、表皮黑化、转录调控等途径相关，是影响烟

蚜茧蜂滞育进程的重要调控和参与基因［７３］。

６　寄生蜂寄生后寄主神经肽的研究

对寄生蜂寄生后寄主神经肽的研究，其实是研

究寄生蜂对寄主发育调控的影响。在昆虫所有的

器官中几乎都有神经肽参与作用，调控器官状态和

影响它们的功能。在昆虫生长和发育的许多方面，

都有神经肽的参与，调控昆虫的生理活动，比如促

前胸腺激素（ｐｒｏｔｈｏｒａｃｉｃｏｔｒｏｐｉｃｈｏｒｍｏｎｅ，ＰＴＴＨ）

和鞣化激素（ｂｕｒｓｉｃｏｎ）等与昆虫的蜕皮行为
［７４］有

关，ｎｅｕｒｏｐｅｐｔｉｄｅＦ （ＮＰＦ）和ｓｈｏｒｔｎｅｕｒｏｐｅｐｔｉｄｅ

Ｆ（ｓＮＰＦ）等可对昆虫的觅食和取食行为起到调节

作用［７５７７］等。董帅应用Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序技术对被菜

蛾盘绒茧蜂寄生的小菜蛾脑组织进行转录组测序，

拼接后得到４２４４１个ｕｎｉｇｅｎｅ序列
［７８］。基于转录

组测序结果的物种分布发现，同源序列主要集中在

已完成基因组测序且生物信息学较为成熟的物种。

根据小菜蛾脑组织转录组Ｎｒ注释结果，找到１９种

神经肽基因的同源序列，通过反转录验证了其中

６个神经肽基因的存在，包括 Ａ型咽侧体抑制肽

ＡｓｔＡ、咽侧体活化肽ＡＴ、鞣化激素ＢＵＲ及ＰＢＵＲ，

促前胸腺激素ＰＴＴＨ和类甲壳心律肽ＣＣＡＰ
［７８］。

小菜蛾幼虫被菜蛾盘绒茧蜂寄生与假寄生后，

对其神经肽基因转录趋势进行研究发现，神经肽基

因的转录规律与小菜蛾幼虫不同龄期的蜕皮活动相

关。小菜蛾被菜蛾盘绒茧蜂寄生后的神经肽转录水

平可以分为转录水平下调型和转录水平上调型。小

菜蛾被假寄生后的神经肽分为转录水平平稳型和转

录水平波动型。通过对未寄生、寄生与假寄生的转

录水平规律比较发现，小菜蛾幼虫被菜蛾盘绒茧蜂

寄生或假寄生后，某些神经肽基因转录受到影响，且

转录峰出现的时间被推迟，但是转录趋势不变［７９］。

７　展望

转录组学技术的应用，对深入了解寄生蜂生物

学现象、生理过程、寄生后寄主发育趋势的预测等有

着至关重要的作用，这些理论基础的掌握，可以帮助

我们更好、更高效地利用寄生蜂控制害虫。基于当

前寄生蜂转录组的研究现状，结合国内外昆虫领域

的研究热点以及应用寄生蜂防控农林害虫的需求，

本研究提出２个关于寄生蜂转录组在未来研究中应

重视的方面，以期对寄生蜂转录组的研究与应用提

供思路。

一是加强寄生蜂转录组、蛋白质组、代谢组等多

组学结合的研究。目前多组学结合对昆虫进行研究

已经有了较广泛的应用。２０１７年，Ｚｈａｏ等通过对二

斑叶螨犜犲狋狉犪狀狔犮犺狌狊狌狉狋犻犮犪犲滞育与非滞育成虫转

录组与蛋白质组联合分析，确定了Ｃａ＋２ 信号通路在

其滞育调控中的实际作用［８０］；２０１６年，Ｑｉｕ等对褐

飞虱犖犻犾犪狆犪狉狏犪狋犪犾狌犵犲狀狊进行了转录组和蛋白质组

联合分析，研究了与繁殖力相关基因的功能，为褐飞

虱的防治提供了参考靶标基因［８１］。在寄生蜂的研

究中，目前只有转录组与蛋白组联合分析揭示烟蚜

茧蜂的滞育机制［８２］。应用多组学联合分析将更有

·５１·
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利于对寄生蜂分子机制的研究。

二是探索针对寄生蜂的第３代测序技术应用研

究。第２代测序技术衍生出的转录组测序技术被广

泛应用于分子机理的研究，目前一种新型测序技

术—第３代测序技术的出现又为基因组学、转录组

学及ＤＮＡ甲基化等研究注入了新活力
［８３］。第３代

测序技术已经在转录组测序中成功应用于人类造血

组细胞中的巨核细胞［８４］以及一些蘑菇状真菌种类

中［８５］，但尚未见到第３代测序技术在寄生蜂转录组

中的应用。第３代测序技术相较第２代测序技术具

有通量更高、速度更快、读长更长、假阳性率更低等

诸多优点，在未来寄生蜂研究中有着巨大的发展

潜力。
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